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Local Run Manager DNA GenerateFASTQ Dx -moduulin tydnkulkuopas NextSeq 550Dx:lle

Tama asiakirja ja sen sisaltd ovat lllumina, Inc:n ja sen tytaryhtididen ("lllumina”) omaisuutta, ja ne on tarkoitettu
ainoastaan llluminan asiakkaiden sopimuskayttéon tdssa kuvattujen tuotteiden kayttdon littyen eikéd mihinkdan muuhun
tarkoitukseen. Tata asiakirjaa ja sen sisaltéa ei saa kayttaa tai jakaa missaan muussa tarkoituksessa ja/tai valittaa,
paljastaa tai jaljientaa milladn muulla tavoin ilman llluminalta ennakkoon saatua kirjallista lupaa. lllumina ei talla asiakirjalla
luovuta mitaan kayttdoikeuksia sen patentti-, tavaramerkki-, tekijanoikeus- tai tapaoikeuksien nojalla eikd vastaavien
kolmansien osapuolten oikeuksien nojalla.

Tassa kuvattuja tuotteita saa kayttda vain pateva ja asianmukaisesti koulutettu henkildkunta noudattamalla tdsmallisesti
tassa asiakirjassa annettuja ohjeita, jotta tuotteiden asianmukainen ja turvallinen kayttd voidaan taata. Asiakirjan sisaltd
on luettava ja ymmarrettava kokonaisuudessaan ennen néiden tuotteiden kayttdéa.

MIKALI TASSA ANNETTUJA OHJEITA El LUETA JA TASMALLISESTI NOUDATETA, SEURAUKSENA VOI OLLA
TUOTTEIDEN VAURIOITUMINEN, HENKILOVAHINKOJA JOKO KAYTTAJILLE TAI MUILLE JA MUITA
OMAISUUSVAHINKOJA, MINKA LISAKSI TUOTTEITA MAHDOLLISESTI KOSKEVAT TAKUUT MITATOITYVAT.

ILLUMINA EI OLE VASTUUSSA TASSA KUVATTUJEN TUOTTEIDEN VAARINKAYTOSTA (MUKAAN LUKIEN TUOTTEEN
OSAT JA OHJELMISTO).

© 2022 lllumina, Inc. Kaikki oikeudet pidatetaan.

Kaikki tavaramerkit ovat lllumina, Inc:n tai niiden vastaavien omistajien omaisuutta. Tarkemmat tavaramerkkitiedot
annetaan osoitteessa www.illumina.com/company/legal.html.
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Local Run Manager DNA GenerateFASTQ Dx -moduulin tydnkulkuopas NextSeq 550Dx:lle

Local Run Manager DNA GenerateFASTQ Dx -moduuli demultipleksoi ensin indeksoidut readit. Mikali DNA
GenerateFASTQ Dx on mukana, se luo valitulostustiedostot FASTQ-tiedostomuodossa ja poistuu sen jalkeen
tydnkulusta. Kohdistusta tai lisdanalyysia ei suoriteta. FASTQ-tiedostoja tarvitaan sydtteeksi analyysiin,

joka suoritetaan kolmannen osapuolen analyysityokaluilla.

Local Run Manager DNA GenerateFASTQ Dx -moduuli voidaan ajaa Local Run Manager v3.1.0 -versiossa
(tai sitd uudemmassa versiossa), ja se on yhteensopiva NextSeq 550Dx Operating Software (NOS) v1.4
-version (tai sitd uudemman version) kanssa. Analyysimoduuli tukee sekvensointia lllumina DNA Prep With
Enrichment Dx -mé&aritysta varten.

Tietoa tasta oppaasta

Tassad oppaassa annetaan ohjeet ajoparametrien maarittamiseksi sekvensointia ja DNA GenerateFASTQ Dx
-analyysimoduulin analysointia varten. Ohjelmiston kayttaminen edellyttdé perustietoja Windows-
kayttojarjestelman uusimmasta versiosta ja verkkoselainpohjaisesta kayttolittymasta. Tietoa Local Run
Managerin koontinaytt6- ja jarjestelman asetuksista on NextSeq 550Dx -laitteen viiteoppaassa (asiakirjanro
7000000009513).

Parametrien maarittaminen

1 Kirjaudu siséan Local Run Manageriin.
2 Valitse Create Run (Luo ajo) ja valitse sitten DNA GenerateFASTQ Dx.

3 Anna ainutkertainen ajon nimi, jonka perusteella ajo tunnistetaan sekvensoinnin ja analyysin aikana
(enintaan 40 merkkia).
Ajonimi voi siséltda aakkosnumeerisia merkkejé, valilyonteja ja erityismerkkeja . ~1@#$%-_{}.
Aiemman ajon nimea ei voida kayttaa.

4 [Valinnainen] Syota ajon kuvaus ajon tunnistamisen helpottamiseksi (enintdan 150 merkkia).
Ajon kuvaus voi sisaltdéd aakkosnumeerisia merkkeja, valilyonteja ja seuraavia erityismerkkeja:
L~ @#$3%-_{).

5 Seuraavien ajoasetusten maarittaminen
Index Plate (Indeksilevy) — valitse indeksilevyn asettelu, jota kaytetaan kirjaston valmistelun aikana.
Voit valita indeksijoukosta A, indeksijoukosta B ja indeksijoukosta AB. Lisatietoja indeksilevysi
asetteluista on kohdassa /llumina DNA Prep With Enrichment Dx -pakkausseloste.
Indeksijoukot A ja B sisaltavat 96 naytetta ja vastaavat ainutkertaiset kaksoisalukkeet (UDP:t).
Indeksijoukko AB sisaltdd 192 naytetté ja vastaavat UDP:t.
Read Type (Readin tyyppi) — valitse yksittéinen read tai paired-end-read. Oletusarvoinen readin
tyyppi on paired-end.
Read Lengths (Readien pituudet) — sydta readin pituus. Readin oletusarvoinen pituus on 151.

6 Maaritd Module-Specific Settings (Moduulikohtaiset asetukset) -kohdassa Adapter Trimming
(Adapterin leikkaus) -vaihtoehto.
Adapterin leikkaus on oletusarvoisesti kaytdssa.

7 Valitse sekvensoitavien ndytteiden maéra. Valittuun naytteiden maaraan sisaltyvat automaattisesti
taytetyt UPD-suositukset. Jos et halua kayttda UDP-suosituksia, valitse Custom (Mukauta).
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Jos sekvensoimiesi naytteiden maara ei sisélly avattavaan valikkoon, valitse 1ahin naytemaara.
Varmista, etta valittu maara on pienempi kuin sekvensoitava méaéara ja etta ylimaaraisia UDP-kohteita
lisdtaan tarpeen mukaan. Voit esimerkiksi testata 18 naytetta valitsemalla 16 naytetta.

Naytteiden maarittdminen ajoa varten

Maarita naytteet ajoa varten kayttamalla jompaakumpaa seuraavista vaihtoehdoista.

Enter Samples Manually (Sy6té naytteet manuaalisesti) — Kéayta Create Run (Luo ajo) -naytdn tyhjaa
taulukkoa.

Import Samples (Tuo naytteet) — Siirry ulkoiseen tiedostoon, jossa arvot on erotettu toisistaan pilkulla
(*.csv). Create Run (Luo ajo) -naytdssé on saatavilla ladattava mall.

Naytteiden syottaminen manuaalisesti

1 Syota ainutkertainen naytetunnus Sample ID (Naytetunnus) -vélilehdelle. Kayta aakkosnumeerisia
merkkeja ja/tai valiviivoja (enintdan 40 merkkia).
Naytetunnus ja vastaava ndytekuvaus sekd UDP-asema korostetaan sinisella merkiksi siitd, etta nayte on
syotetty.

2 [Valinnainen] Voit valita positiiviset ja negatiiviset kontrollindytteet napsauttamalla naytekuoppia hiiren
oikealla painikkeella.

3 [Valinnainen] Syoéta naytekuvaus naytteen Description (Kuvaus) -valilehteen. Naytekuvaus voi sisaltaa
aakkosnumeerisia merkkeja, pisteité ja erityismerkkeja ~1@#%$%-_{}. Valilyonnit eivat ole sallittuja.
Jos naytekuvaukseen yhdistettavaa naytetunnusta kaytetdan uudelleen mydhemmassa ajossa,
alkuperainen naytekuvaus korvataan.

4 Muokkaa suosittuja UDP-asemia tarpeen mukaan. Ehdotetut naytekuoppa-asemat korostetaan
keltaisella, violetilla, oranssilla ja vaaleanpunaisella.
Jos kaytetaan ehdotettuja naytekuoppia, ohjelmisto tayttaa automaattisesti UDP-indeksisovittimet,
jotka vastaavat diversiteetti-indeksin vaatimuksia. Mikali valitsemiesi naytteiden maara ei ole testaamiesi
naytteiden tarkka maara, varmista, etta valitaan UDP-indeksisovittimet ylimaaraisille kuopille.

5 [Valinnainen] Valitsemalla Export Samples (Naytteiden vienti) voit vieda naytetietotiedoston.

6 Valitse Save Run (Tallenna ajo).

Naytetiedostojen tuonti

Voit tuoda naytetiedot naytetietotiedostosta, joka on aiemmin viety DNA GenerateFASTQ Dx -moduulista
Export Samples (Naytteiden vienti) -ominaisuuden tai mallitiedoston avulla. Se voidaan luoda valitsemalla
Template (Mall)) Create Run (Luo ajo) -naytolta. Katso kohdasta Naytteiden sydttdminen manuaalisesti sivulla
4 ohjeet naytetietojen luontiin ja vientiin.

Mallitiedostoon ei sisélly automaattisesti taytettyja UDP-suosituksia.
Mallitiedoston muokkaaminen:

1 Valitse Template (Malline) Create Run (Luo ajo) -naytolta, jotta voit luoda uuden levyasettelun.
Mallinetiedosto siséltaa oikeat sarakeotsikot tuontia varten. Muokkaa tiedostoa seuraavasti.

a Avaa naytetiedosto tekstieditorissa.
b Anna vaaditut naytetiedot.

¢ Tallenna tiedosto muodossa, jossa arvot erotetaan pilkulla (*.csv). Varmista, ettd naytetunnukset ovat
ainutkertaisia.
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Voit tuoda naytetiedot seuraavasti:
2 Valitse Import Samples (Tuo naytteet) ja valitse sitten CSV-tiedosto.
3 [Valinnainen] Valitsemalla Export (Vie) voit vieda naytetiedot ulkoiseen tiedostoon.

4 Valitse Save Run (Tallenna ajo).

Ajon muokkaaminen

Katso ennen sekvensointia tapahtuvaa ajon tietojen muokkausta koskevat ohjeet NextSeq 550Dx -laitteen
viiteoppaasta (asiakirjianro 1000000009513).

DNA GenerateFASTQ Dx -analyysimoduuli suorittaa seuraavat analyysivaiheet ja kirjoittaa sitten analyysin
tuotostiedostot Alignment (Kohdistus) -kansioon.

Demultipleksoidaan indeksireadit
Luodaan FASTQ-tiedostot

Demultipleksointi

Demultipleksoinnissa verrataan kutakin Index Read -sekvenssia ajoa varten méaaritettyihin
indeksisekvensseihin. Tassa vaiheessa ei oteta huomioon laatuarvoja.

Indeksireadit tunnistetaan suorittamalla seuraavat vaiheet:
Naytteet numeroidaan alkaen 1:sta sen jarjestyksen perusteella, jossa ne on lueteltu ajoa varten.
Naytenumero O on varattu klustereille, joita ei ole maaratty naytteeseen.

Klusterit maarataan naytteeseen, kun indeksisekvenssi on tarkka osuma tai kun indeksireadia kohti on
enintdan yksi yhteensopimattomuus.

FASTQ-tiedoston luonti

Demultipleksoinnin jalkeen ohjelmistossa luodaan valianalyysitiedostoja FASTQ-muodossa. Se on
tekstimuoto, jota kaytetaan sekvenssien esittamiseen. FASTQ-tiedostot sisaltavat readeja kustakin
naytteesta ja niihin littyvista laatupisteytyksista. Ajossa kaytetyt kontrollit ja klusterit, jotka eivat 1apaisseet
suodattimia, jatetdan pois.

Jokainen FASTQ-tiedosto siséltaa readeja vain yhdesta naytteestd, ja kyseisen naytteen nimi sisdllytetaan
FASTQ-tiedoston nimeen. FASTQ-tiedostot ovat kohdistuksen paaasiallisia sydtetietoja.

1 Valitse Local Run Manager -koontinaytélta ajon nimi.
2 Tarkista sekvensointiajon mittarit Run Overview (Ajon yleiskatsaus) -vélilehdesta.

3 Voit muuttaa analyysitietotiedoston sijaintia valitun ajon tulevaa uudelleen jonoon asettamista varten
valitsemalla Edit (Muokkaa) -kuvaketta ja muokkaamalla tulostusajon kansiopolkua.
Tulostusajokansion nimea ei voida muokata.

4 [Valinnainen] Valitsemalla Copy to Clipboard (Kopioi leikepdydalle) voit kopioida tuotosajon kansiopolun.

Valitsemalla Sequencing Information (Sekvensointitiedot) -véalilehden voit tarkastella ajoparametreja ja
tarviketietoja.
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Local Run Manager DNA GenerateFASTQ Dx -moduulin tydnkulkuopas NextSeq 550Dx:lle

6 Valitsemalla Samples and Results (Naytteet ja tulokset) -valilehden voit tarkastella analyysiraporttia.

Mikéali analyysi asetettiin uudelleen jonoon, valitse asianmukainen analyysi avattavasta Select Analysis
(Valitse analyysi) -luettelosta.

Valitse vasemmasta navigointipalkista naytetunnus, jotta voit tarkastella muun naytteen raporttia.

7 [Valinnainen] Kopioi analyysikansion tiedostopolku valitsemalla Copy to Clipboard (Kopioi leikepdydalle).

Results (Tulokset) tiivistetdan Samples (Naytteet)- ja Results (Tulokset) -vélilehdella.

Naytteet

Taulukko 1 Naytetaulukko
Sarakkeen otsikko
Sample ID (Naytetunnus)
Plate (Levy)

Index Well (Indeksikuoppa)
Description (Kuvaus)

UDP

Control (Kontrolli)

Indeksointi

Taulukko 2

Sarakkeen otsikko

Indeksointitaulukko

Index Number (Indeksinumero)

Sample ID (Naytetunnus)
UDP

% Reads Identified (PF)
(% tunnistettuja readeja (PF))

Kuvaus
Naytetunnus, joka ilmoitettiin ajoa luotaessa.

Indeksilevyn mukana ajon luonnin yhteydessa ilmoitettava levy. Sarake naytetdan vain,
jos valitaan indeksilevy AB.

Naytekuopan sijainnin mukana ajon luonnin yhteydessa ilmoitettava indeksikuoppa.
Naytekuvaus, joka ilmoitettiin ajoa luotaessa.
Naytteen kanssa kaytettava UDP.

Néaytteen kanssa kaytettava positiivinen tai negatiivinen kontrolli.

Kuvaus

Maaritetty tunnus, joka perustuu jarjestykseen, jossa naytteet luetellaan
naytetaulukossa.

Naytetunnus, joka ilmoitettiin ajoa luotaessa.
Naytteen kanssa kaytettava UDP.

Suodattimet |apaisseiden readien prosenttiosuus.

Seuraavat analyysitulostustiedostot luodaan DNA GenerateFASTQ Dx -analyysimoduulille.

Tiedostonimi
Demultiplexing (*.demux)

FASTQ (*.fastq.gz)

Kuvaus
Valitiedostot sisaltavat demultiplexing-tuloksia.

Valitiedostot, jotka sisaltavat laatupisteytykseen perustuvia emdasten tunnistuksia.
FASTQ-tiedostot ovat kohdistusvaiheen paaasiallisia syotetietoja.

Demultipleksointi-tiedostomuoto

Demultipleksointiprosessissa luetaan kuhunkin klusteriin litetty hakemistosekvenssi klustereiden
alkuperanaytteen maarittamiseksi. Klustereiden ja naytenumeron valinen kartoitus kirjoitetaan
demultipleksointitiedostoon (*.demux) virtauskyvetin jokaisen ruudun kohdalla.
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Demultipleksointitiedoston nimeamismuoto on s_1_X.demux, jossa X on ruudun numero.
Demultipleksointitiedostojen alussa on otsikko:

Versio (4-tavuinen kokonaisluku), talla hetkella 1

Klusterimaara (4-tavuinen kokonaisluku)
Tiedoston muu osa koostuu ruudun kunkin klusterin nadytenumeroista.

Kun demultipleksointivaihe on valmis, ohjelmisto luo demultipleksointitiedoston nimelta
DemultiplexSummaryF1L1.txt.

Tiedostonimessa F1 edustaa virtauskyvetin numeroa.
Tiedostonimessa L1 edustaa kaistan numeroa.

Demultipleksoinnin tuloksena syntyy taulukko, jossa on yksi rivi ruutua kohti ja yksi sarake naytetta kohti,
nayte O mukaan luettuna.

Indeksireadien yleisimmin ilmenevat sekvenssit.

FASTQ-tiedostomuoto

FASTQ on tekstipohjainen tiedostomuoto, joka siséltdd eméasten tunnistuksia ja laatuarvoja readia kohti.
Jokaisessa tietueessa on 4 rivia:

Tunniste

Sekvenssi

Plus-merkki (+)

Phred-laatupisteytykset ASCII + 33 -koodatussa muodossa
Tunniste muotoillaan seuraavasti:

@Instrumentti:Ajotunniste: Virtauskyvettitunniste: Kaista: Ruutu:X:Y Read-
numero:Suodatinlippu:0:Naytenumero

Esimerkki:
@SIM:1:FCX:1:15:6329:1045 1:N:0:2
TCGCACTCAACGCCCTGCATATGACAAGACAGAATC
+

<>; ##=><9=AAAAAAAAAAOH : <H#<;<<K<L22 22 #=

Taydentavat tuotostiedostot

Seuraavissa tuotostiedostoissa annetaan taydentavia tietoja tai tiivistetaan ajotulokset ja analyysivirheet.
Vaikka naita tiedostoja ei tarvita analyysitulosten arviointiin, niita voidaan kayttaa vianmaaritystarkoituksiin.
Kaikki tiedostot sijaitsevat Alignment (Kohdistus) -kansiossa, ellei muuta ole ilmoitettu.

Tiedostonimi Kuvaus

AdapterTrimming.txt Luettelo leikatuista eméksista ja emasten prosenttiosuuksista kunkin ruudun
kohdalla. Tama tiedosto on mukana vain, jos adapterin leikkaus maaritettiin ajoa
varten.

AnalysisLog.txt Prosessointiloki, jossa kuvataan kaikki kulloisenkin ajokansion analyysin aikana

suoritetut vaiheet. Tama tiedosto ei sisélla virheilmoituksia.
Sijaitsee ajokansion p&éatasolla.
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Tiedostonimi Kuvaus

AnalysisError.txt Prosessointiloki, jossa luetellaan analyysin aikana iimenneet mahdolliset virheet.
Tama tiedosto on tyhja, ellei virheita iimennyt.
Sijaitsee ajokansion paéatasolla.

CompletedJoblinfo.xml Kirjoitettu analyysin valmistumisen jalkeen, siséaltda tietoa ajosta, kuten
paivamaaran, virtauskyvetin tunnuksen, ohjelmistoversion ja muita parametreja.
Sijaitsee ajokansion paatasolla.

Checksum.csv Sisaltaa tiedostonimet ja ainutkertaiset tarkistussumma-arvot mééaritettyjen ja
maarittamattémien FASTQ-tiedostojen, BCL-tiedostojen seka
SampleSheetUsed.csv-tiedoston kohdalla.

DemultiplexSummaryF1L1.txt Demultipleksoinnin tulokset ilmoitetaan taulukossa, jossa on 1 rivi ruutua kohti ja
1 sarake naytetta kohti.

GenerateFASTQRunStatistics.xml  Siséltaa ajokohtaiset tiivistetyt tilastot.
Sijaitsee ajokansion p&éatasolla.

Analyysikansio
Analyysikansiossa on Local Run Manager -ohjelmistossa luodut tiedostot.
Tuotos- ja analyysikansion valinen suhde tiivistetaan seuraavasti:

Sekvensoinnin aikana reaaliaikainen analyysi (RTA, Real-Time Analysis) tayttaa tuotoskansion kuva-
analyysin, emasten tunnistamisen ja laadun pisteytyksen aikana luoduilla tiedostoailla.

RTA kopioi tiedostot analyysikansioon reaaliajassa. Kun RTA méaaraa laatupisteet kunkin jakson kullekin
emakselle, ohjelmisto kirjoittaa tiedoston RTAComplete.xml molempiin kansioihin.

Kun tiedosto RTAComplete.xml on mukana, analyysi alkaa.

Analyysin jatkuessa Local Run Manager kirjoittaa tuotostiedostot analyysikansioon ja kopioi sitten
tiedostot takaisin tuotoskansioon.

Alignment (Kohdistus) -kansiot

Kun analyysi asetetaan uudelleen jonoon, Local Run Managerissa luodaan kohdistuskansio nimelt&
Alignment_N, jossa N on perdakkainen numero.

Kansion rakenne
([ Data (Tiedot)
= Alignment_## or Alignment_lmported_##
[C= [Ajon aikaleima]
([~ DataAccessFiles
[ Fastq
| FastgSummaryF1L1.txt
= Sample1_S1_L001_R1_001.fastq.gz
=l Sample2_S2_L001_R2_001.fastq.gz
(=l Undetermined_SO_L001_R1_001.fastq.gz
=/ Undetermined_S0_L001_R2_001.fastq.gz
(™ Logging (Kirjautuminen)
I BuildFastqO.stdout. txt
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Local Run Manager DNA GenerateFASTQ Dx -moduulin tydnkulkuopas NextSeq 550Dx:lle

[ BuildFastqg1.stdout.txt
=l commands.txt
(= Plots (Kuviot)
(| AdapterCounts.txt
= AdapterTrimming.txt
= AnalysisError. txt
(= AnalysisLog. txt
(=l Checkpoint.txt
= Checksum.csv
=] CompletedJoblinfo.xml
(| DemultiplexSummaryF1L1.txt
(=l GenerateFASTQRunStatistics.xml
I SampleSheetUsed.csv

Emasten tunnistaminen ja indeksin monimuotoisuus

Kun naytteet sekvensoidaan NextSeq 550Dx -laitteessa, emasten tunnistuksella maaritetdan emas (A, C, G
tai T) tietyn ruudun tai virtauskyvetin kuvantamisalueen jokaista klusteria kohti tietyssa jaksossa. NextSeq
550Dx -laitteessa kaytetaan kaksikanavasekvensointia, joka edellyttaa kahta kuvaa neljan DNA-eméaksen
koodaukseen, yhtéa punaisesta ja yhta vihreasta kanavasta.

Emaéaksen tunnistamisen indeksin readien prosessi eroaa emaksen tunnistamisesta muiden readien aikana.

Indeksin readien taytyy alkaa vahintaan yhdella emaksella, joka on muu kuin G yhdessé kahdesta
ensimmaisesta jaksosta. Mikali indeksin read alkaa kahdella G-eméaksen tunnistuksella, signaalin
intensiteettia ei luoda. Demultipleksoinnin suorituskyvyn varmistamiseksi signaalin on oltava lasna
jommassakummassa ensimmaisesta kahdesta jaksosta.

Kun ajon luonnin aikana valitaan indekseja, nakyviin tulee alhaisen diversiteetin varoitus, jos indeksit eivat
vastaa diversiteettivaatimuksia. Valitse alhaisen diversiteetin varoituksen valttamiseksi indeksisekvensseja,
joilla saadaan signaali molemmista kanavista kunkin jakson kohdalla.

Punainen kanava—Atai C
Vihred kanava—Atai T

Tallda emasten tunnistusprosessilla varmistetaan tarkkuus kompleksiltaan matalia naytteita analysoitaessa.
Lisatietoja indeksiesi sekvensseista on kohdassa lllumina DNA Prep With Enrichment Dx -pakkausseloste.

Luotaessa ajoa Local Run Managerissa valitset testattavien ndytteiden maaran. Ehdotetut
indeksiyhdistelméat, jotka vastaavat indeksin diversiteettivaatimuksia, taytetdan automaattisesti ohjelmistossa.
Vaikka sinun ei tarvitse kayttaa ehdotettuja UDP-indeksiyhdistelmia, se on suositeltavaa.
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Muutoksen kuvaus

Lisatty australialaisen rahoittajan osoite.

Selvennetty ndytekuvauksen rajallisuutta.

Alustava julkaisu
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Tekninen tuki

Teknisissa kysymyksissa voit ottaa yhteytta llluminan tekniseen tukeen.

Verkkosivusto: www.illumina.com
Sahkdéposti: techsupport@illumina.com

llluminan asiakastuen puhelinnumerot

Pohjois-Amerikka +1 800 809 4566

Australia +1800 775688

Espanja +34 911899417 +34 800300143

Hongkong, Kiina 800960230

Italia +39 800985513 +39 236003759

Japani 0800111 5011

Norja +47 800 16836 +47 21939693

Ruotsi +46 850619671 +46 200883979

Singapore +1 800579 2745

Sveitsi +41 565800000 +41 800200442

Tanska +45 80820183 +45 89871156

Yhdistynyt kuningaskunta +44 8000126019 +44 2073057197

Kayttoturvallisuustiedotteet (KTT) — saatavilla llluminan verkkosivustolta osoitteesta
support.illumina.com/sds.html.

Tuotedokumentaatio — ladattavissa osoitteesta support.illumina.com.
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Melbourne, VIC 3000
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